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福島県いわき市のスギ林内に生育するギンリョウソウの菌根菌





的な共生関係としてよく知られている (Selosseand Tacon 1998; Smith and Read 2008)。
しかし一部の植物では、菌根共生系に炭素源を依存して生育する種も知られている。菌
寄生植物(菌従属栄養植物)は、そのような種の中でも特に極端なもので、光合成能を






根菌との対応関係に関する研究が盛んに行なわれている (Bidartondoand Bums 2001， 
2002; Bidartondo 2005)。しかし、その多くは北米大陸に産するものについてであり、ア
ジア産の種についてはまだ研究例が少ないのが現状である。ギンリョウソウ








を菌根菌として利用していることが示されている (Bidartondoand Bruns 2001， 2002; 














野外調査は 2011年 5月 30日に行った。調査地は福島県いわき市田人町旅人(北緯
36度 56分 3秒，東経 140度 43分 26秒)で、スギ植林地とコナラおよびクマシデの落
葉広葉樹林がみられる丘陵地である。スギ植林内で発見されたギンリョワソウは 7個体












した。担子菌特異的なプライマーである ITSIFとITS4B(Gardes and Bruns 1993)を用
いて、 PCR法で菌根菌のDNAのみを増幅した。ギンリョウソウの根から抽出した DNA
5μ1 (約 50-100ngのDNAに相当)、 10X Ex Taq Buffer 5μl、dNTP4μl、前述のプライ
マー (5nmol/ml)を各5μlずつ、 ExTaq 0.25μl、滅菌水25.75μlを混合して計 50μlの
反応液を作成し、 PCR反応を行った。 PCRサイクルは 950C(3min)の後、 950C(30sec)-510C
(30sec)ーnOc(1.5min)を35サイクル行った。増幅したDNA断片は、HighPure PCR Product 
Purification Kit (Roche社)を用いて精製した。精製した増幅産物を用いて、 BigDye 
Terminator Cyc1e Sequencing Kit v3.1 (QIAGEN社)によるサイクルシークエンス反応を
行った。プレミックス反応液を 4μl、プライマー (1nmo1/ml)を1.6μl、精製した DNA4.4
μlを混合して 10μlの反応液を作成し、 PCRを行った。反応液は、 ITSIFを用いたも
のと ITS4Bを用いたものの 2種類を作成し、塩基配列を両側から決定した。 PCRサイ
クノレは、 960C (Imin)の後、 960C (IOsec) -500C (5sec) -600C (4min) を25サイク
ル行った。その後 AutoSeqG -50 Dye Terminator Removal Kit (GFヘルスケア社)を用
いて精製し、 ABIPRIZM 310ジェネティックアナライザー (AppliedBiosystems社)で
塩基配列を決定した。得られた塩基配列について、 NCBVGenBanklDDBJ国際DNAデー





H吋sman(score: 1332，相向性96.9%)ないしはドクベニタケR.emetica Pers. (score: 1324， 
相向性97.1%)であると判断された(表1)。一方Tabito-2は、チチタケ属のキカラハツ








菌根菌として最も普遍的に検出されるグループである (Bidartondoand Bruns 2001， 2002; 
Yamada et al. 2008;高井 2008;Matsuda et al. 2011;中村 2012)。本属は非常に種類が多く、
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ギンリョウソウも分布域全体でみると、広範囲なベニタケ属の種を菌根菌として利用す
る傾向にあるようである (Matsudaet al. 2011)。一方、地域ごとにみると特定の系統群





サンプル名 検索の結果得られた種 アクセッション番号 スコア 相向性(%)
Tabito・1 Russulαlaccata HQ604844 1332 96.9% 
Russula cf. Emetica AY228350，AY228360 1328 97.1% 




ど:Yamada et al. 2008)。このような違いがなぜ、どのようにして生じるのかについて
は、今の所明らかになっていない。地域が異なることによる菌根菌の種構成の差異につ
いては、近縁種のギンリョウソウモドキ(アキノギンリョウソウ，Monotropa uniflora L.) 
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